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RESUMEN
Objetivo: Determinar los cambios genéticos del SARS-CoV-2. Materiales y métodos: Se realizó 
una búsqueda sistemática en las bases de datos electrónicas MEDLINE, EMBASE, y bioRxiv. Se 
utilizaron	términos	MeSH	y	DeCS	y	se	seleccionaron	18	artículos	publicados	a	partir	del	año	2019,	
en los idiomas inglés y español. Resultados: Se encontraron nueve mutaciones en ORF1ab, una 
mutación en el gen ORF7a, y 13 mutaciones en el gen S en varios países después de febrero 2020, 
distintos	de	la	cepa	del	genoma	de	referencia	inicial	de	Wuhan	(China).	Finalmente,	se	identificó	
recombinación entre cepas pandémicas del virus. Conclusiónes: El SARS-CoV-2 es un virus 
emergente	del	cual	se	está	estudiando	extensamente	su	genoma	para	identificar	cuáles	mutaciones	
han	contribuido	al	impacto	clínico.	Con	esta	revisión	se	intentó	dilucidar	e	identificar	los	cambios	
genéticos a lo largo de su evolución. Sin embargo, se hace necesario más estudios en otros países. 
Adicionalmente, es importante continuar monitoreando los cambios genéticos del SARS-CoV-2 




Aim: Determine the genetic changes in SARS-CoV-2. Materials and methods: A systematic search 
of the electronic databases MEDLINE, EMBASE, and bioRxiv was performed. Terms MeSH and 
DeCS	were	used,	and	18	articles	published	from	the	year	2019,	in	the	English	and	Spanish	languages,	
were selected. Results: We	found	9	mutations	in	ORF1ab	gene,	one	mutation	in	the	ORF7a	gene,	
and 13 mutations in the S gene in various countries after February 2020, different from the initial 
reference	strain	of	Wuhan	(China)	genome.	Finally,	recombination	between	pandemic	strains	of	
the	virus	was	identified.	Conclusions: SARS-CoV-2 is an emerging virus whose genome is being 
studied extensively to identify which mutations have contributed to the clinical impact. With this 
review we tried to elucidate and identify the genetic changes throughout its evolution. However, 
more studies in other countries are necessary. Additionally, it is important to continue monitoring 
the genetic changes of SARS-CoV-2 to know the impact that this would have on the therapies and 
vaccines to be used.
Key words: COVID-19,	 SARS-CoV-2,	genetics, Betacoronavirus, human genoma, mutation, 
Coronavirus.
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INTRODUCCIÓN
Desde el primer reporte de neumonía causado por un nuevo 
Coronavirus actualmente llamado Síndrome Respiratorio Agudo 
Severo	Coronavirus	2	(SARS-CoV-2)	en	Wuhan	(China),	se	han	
planteado importantes desafíos de salud pública y de gobernanza.1 
A partir del 27 de febrero,  se ha informado a nivel mundial más 
de	18.142.718	infecciones	con	691.013	muertes	aproximadamente	
según los datos más recientes de la Organización Mundial de la 
Salud	(OMS).2
El SARS-CoV-2  es un nuevo virus que hace parte de la subfamilia 
Orthocoronavirinae, género Coronavirus y subgénero Sarbeco-
virus	(Betacoronavirus)3 al igual que SARS-CoV y MERS-CoV. 
Entre los Coronavirus es habitual un salto ocasional “spillover” 
del virus de un animal al hombre.4 El reservorio natural de SARS-
CoV-2 considerado el murciélago está en cuestión, puesto que 
en	el	mercado	de	Wuhan	(China),	en	donde	se	supone	ocurrió	
el primer caso de transmisión,  no se vendían estos mamíferos, 
además	que	a	finales	de	Diciembre	cuando	inició	el	brote,	estarían	
en hibernación.3 SARS-CoV y MERS-CoV se han extendido a los 
humanos utilizando como huésped intermedio civetas y camellos.5 
El	huésped	intermedio	del	SARS-CoV-2	no	se	ha	identificado	aún,	
aunque se postula que es un mamífero denominado pangolín.3 
Investigaciones han revelado que algunas personas en Wuhan 
(China),	presentaron	la	enfermedad	sin	haber	visitado	el	mercado	
de animales vivos, esto indica por ende que desde el inicio de la 
pandemia ha existido la posibilidad de transmisión de humano a 
humano.6 De ese planteamiento es que surge el peligro de contagio 
entre personas, incluso entre las que están asintomáticas, razón 
por la cual se han hecho efectivas medidas como el distancia-
miento físico, el uso de elementos de protección personal y el 
lavado	de	manos.	Sin	embargo,	lo	anterior	no	ha	sido	suficiente	
para cesar la propagación, por consiguiente, surge la necesidad 
de estudiar el genoma del nuevo Coronavirus y sus mutaciones, 
para caracterizar las implicaciones terapéuticas qué podría surgir 
de la comprensión de los cambios genéticos. 
En general, el tamaño del genoma de los Coronavirus está en 
rangos	de	26	kb	y	32	kb	e	incluye	un	número	variable	(de	seis	a	
11)	marcos	abiertos	de	lectura	(ORF).7 En cuanto al SARS-CoV-2, 
este posee un genoma formado por una única cadena de RNA 
monocatenario	de	polaridad	positiva	(+ssRNA),	con	un	tamaño	
que	varía	entre	29.8	kb	a	29.9	kb	y	al	menos	seis	ORF.8 Los dos 
primeros	tercios	de	su	genoma	(más	cerca	del	extremo	5’)	codi-
fican	para	el	gen	de	la	replicasa	viral,	el	cual	está	constituido	por	
dos	ORF	(ORF	1a	y	ORF	1b).8 Estos dos ORF son traducidos 
a poliproteínas que son procesadas para formar 16 proteínas no 
estructurales	(nsp),	las	cuales	tienen	un	papel	en	la	replicación	




Además, el SARS-CoV-2 contiene seis proteínas accesorias, co-
dificadas	por	los	genes	ORF3a,	ORF6,	ORF7a,	ORF7b	y	ORF8.9 
Se ha planteado en diferentes investigaciones, que los genes ORF 
y las proteínas no estructurales podrían estar involucrados en la 
evolución de esta enfermedad, por lo cual es importante identi-
ficar	cuáles	mutaciones	están	presentes	en	este	nuevo	virus	y	su	
frecuencia. Teniendo en consideración que estos cambios pueden 
repercutir en el desarrollo de nuevas terapias.
Es por ello que se ha hecho esta revisión de literatura y se ha 
planteado la siguiente pregunta orientadora ¿Cuáles han sido los 
cambios genéticos que ha tenido el SARS-CoV-2 hasta julio 2020? 
MATERIALES Y MÉTODOS
Se realizó una búsqueda sistematizada de la literatura en las ba-
ses de datos electrónicas MEDLINE, EMBASE y bioRxiv. Las 
palabras claves o términos MeSH que se utilizaron en estas bases 
fueron  “Betacoronavirus”, “genome”, “humans”, “mutation”, 
“genetic”, “Coronavirus”, “SARS virus”. Se buscó en el idioma 
español en EMBASE con los siguientes términos MeSH y deCS 
“Betacoronavirus”, “genoma humano”, “mutación”, “Corona-
virus”, “genética”. Para los criterios de elegibilidad incluyeron 
artículos originales que investigan los cambios genéticos de este 
nuevo	virus,	 publicados	 a	 partir	 de	 2019	hasta	 julio	 de	 2020,	
en idioma inglés y español, con estudios en población humana. 
Se excluyeron artículos que no cumplían con estos criterios de 
elegibilidad. Se seleccionaron artículos originales publicados 
en revistas, se incluyeron artículos derivados de investigación 
científica	publicados	en	 inglés	y	en	español	a	partir	del	2019,	
no se tuvieron en cuenta artículos de opinión o casos únicos. Se 
revisaron inicialmente 127 artículos recopilados de MEDLINE, 
86	en	EMBASE,	y	dos	artículos	en	bioRxiv,	pero	finalmente	se	
seleccionaron	18	artículos	de	estas	bases	electrónicas	(Figura	1).	
La extracción de datos se realizó por medio de una lectura adecua-
da de la literatura para seleccionar los datos más relevantes de los 
estudios analizados en los diferentes artículos. De igual forma, se 
analizaron artículos sobre el mecanismo de entrada y proceso de 
infección del SARS-CoV-2 para la comprensión de este estudio, 
aunque	algunos	no	se	tuvieron	en	cuenta	en	el	proceso	final	de	
escritura ya que el objetivo de este es el conocimiento actual sobre 
los cambios genéticos que ha tenido el virus. 
RESULTADOS
Se han analizado diferentes muestras de personas infectadas con 
el virus SARS-CoV-2 desde sus inicios hasta la actualidad, las 
cuales se han encontrado una variedad de mutaciones que este 
virus ha adquirido, que se resumen en la Tabla 1.
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DISCUSIÓN
El genoma es el conjunto de instrucciones completas para cons-
truir y mantener la vida de un organismo. Es bajo esta premisa 
que	científicos	a	nivel	mundial	están	en	 la	carrera	de	estudiar	
el genoma del SARS-CoV-2 y sus mutaciones, dado que con el 
entendimiento de esto se podría comprender su infectividad y 
contrarrestarla con un tratamiento efectivo. En la presente revisión 
sistemática de literatura se ha planteado determinar a partir de 
los artículos revisados, cambios genéticos en este nuevo virus.
En el escrito Pachetti et al se propone a partir de diversas investi-
gaciones llevadas a cabo con el genoma de referencia, la detección 
de mutaciones a lo largo del tiempo y dentro de diferentes áreas 
geográficas.10 De esta manera, se ha observado que desde febrero 
2020, que se informaron los primeros casos transmitidos local-
mente fuera de Asia, los genomas virales presentaron diferentes 
mutaciones puntuales distinguibles dentro de distintas áreas geo-
gráficas.	Esto	concuerda	con	el	estudio	Dorp	et al, en el cual se 
encontró una diversidad genética global del SARS-CoV-2 siendo 
en	Reino	Unido,	Estados	Unidos	e	Islandia	donde	se	ha	encon-
trado la mayoría de cambios genéticos.11 La variedad que circula 
en diferentes países, apunta a que cada una de estas epidemias 
locales ha sido sembrada por un gran número de introducciones 
independientes del virus. La excepción a este patrón es China, 
donde solo está presente una fracción de la diversidad global. De 
esta manera, esta pluralidad genómica en varios países apunta a 
una	extensa	transmisión	mundial	del	COVID-19,	probablemente	
desde muy temprano en la pandemia.11
Un	gen	de	interés	estudiado	es	el	ORF1ab,	el	ORF	más	largo,	
que ocupa dos tercios de todo el genoma.12 ORF1ab se transcribe 
en una multiproteína y posteriormente se escinde en 16 proteínas 
no estructurales. De estas proteínas, nsp3 tiene el mayor número 
de variantes sin sentido entre las proteínas ORF1ab12 y una alta 
conservación de secuencias.13 Dado que el nsp3 conserva su 
estructura y función proteica, tiene implicaciones funcionales 
en la replicación del SARS-CoV-2 haciéndolo un blanco para 




do tres mutaciones recurrentes en Europa en las posiciones 3036, 
14408 y 23403 en el dominio RdRp del gen ORF1ab,14 mientras 
que en América del Norte se han encontrado 3 hotspot diferentes 
en las posiciones 17746, 17857 y 18060 en este mismo gen.10 
Hasta ahora, estas mutaciones no se han detectado en Asia. De 
esta manera, dado que RdRp funciona en una maquinaria com-
pleja que incluye actividades de corrección de pruebas, se puede 
especular que los cambios genéticos mencionados contribuyen 
a alteraciones en su capacidad de corrección, por lo cual podría 
explicar el aumento en el número de mutaciones observadas en 
Europa	desde	febrero	2020.	Una	limitación	encontrada	en	este	
escrito es la necesidad de hacer más estudios para determinar si 
estas mutaciones son originadas a partir del mismo mecanismo 
molecular, y si producen un aumento de la replicación viral.
Además, es importante en cuanto al tratamiento, ya que algunos 
inhibidores de la polimerasa que se han estado probando, pueden 
conducir a fenómenos de resistencia los cuales llevaría a que el 
tratamiento antiviral en pacientes con este tipo de mutaciones 
no sea efectivo.10 Adicionalmente, en el estudio Dorp et al, se 
encontraron diversas mutaciones recurrentes, de las cuales tres 
están dentro de ORF1ab en posiciones 11083, 13402, 16887.11 
De estas, la mutación en la posición 11083, en una región que 
codifica	la	proteína	nsp6,	se	identificó	como	la	de	señal	más	fuerte	
y frecuente. Esta región se superpone a un péptido inmunogénico 
que	da	lugar	a	la	reactividad	de	las	células	TCD4+	y	TCD8+,	el	
cual es importante para la inmunidad en la eliminación de infec-
ciones virales respiratorias, debido a que estas activan las células 
B para producción de anticuerpos, y matan las células infectadas.11 
Continuando con el análisis de ORF, en el artículo de Holland et 
al	tras	la	notificación		del	primer	caso	de	COVID-19	en	Arizona,	
Estados	Unidos,	el	pasado	26	de	enero,	se		comenta	la	deleción	de	
81 nucleótidos en ORF7a presente en el genoma del SARS-CoV-2 
AZ-ASU2923,	dando	como	resultado	la	ausencia	de	27	aminoá-
cidos.15 La deleción mencionada es un nuevo descubrimiento 
que	no	estaba	presente	en	las	6.290	secuencias	del	SARS-CoV-2	
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Figura 1. Flujograma de búsqueda.
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disponibles de GISAID al 12 de abril de 2020.15 Similar al SARS-
CoV,	el	genoma	del	SARS-CoV-2	codifica	múltiples	marcos	de	
lectura	abiertos	en	 la	 región	3’,	y	 	 la	deleción	detectada	en	el	
marco de 27 aminoácidos en ORF7a es ortólogo del antagonista 
inmune del SARS-CoV ORF7a / X4. Con lo descrito anterior-
mente se podría especular que ese mecanismo debilita al virus, 
por lo cual posiblemente ocasione una enfermedad menos grave 
y	esto	le	confiera		una	ventaja	selectiva	al	poder	propagarse	entre	
personas asintomáticas.15 Sin embargo, tal y como está indicado 
en el artículo de Holland et al, se necesitan más estudios para de-
terminar las consecuencias funcionales de la deleción en ORF7a, 
además por la creciente cantidad de secuencias encontradas hoy 
día comparadas con las que estaban disponibles cuando se hizo 
el estudio originalmente.15 Sumado a lo anterior, en el artículo de 
Addetia et al se comenta que  deleciones en esta región podrían 
truncar	severamente	la	lámina	β	y	resultan	en	la	pérdida	de	la	
transmembrana y dominios citoplasmáticos de ORF7a.16 Con 
esto se postula en el artículo que las funciones bioquímicas del 
Tabla 1. Mutaciones encontradas en diferentes genes del SARS-CoV-2, su frecuencia y áreas geográficas 
a lo largo de su evolución.
Autor y fecha de 
publicación
Gen de la 
mutación
Posición de la 
mutación o 
codificación de la 
mutación específica
Dominio Área geográfica Frecuencia
Pachetti et al. 
Abril 22 2020.10 Gen ORF1ab 3036, 14408 y 23403 RdRp10 Europa Alta
Pachetti et al. 
Abril 22 2020.10 Gen ORF1ab 17746, 17857 y 18060 RdRp10 Estados Unidos Alta
Dorp et al. 
Mayo 5 2020.11 Gen ORF1ab 11083, 13402, 16887 N/A Global Alta
Holland et al. 
Julio 1 2020.14 Gen ORF7a  
Deleción en el marco de 27 
aminoácidos N/A Estados Unidos Baja
Dorp et al. 
Mayo 5 2020.11 Gen S 21575 N/A Global
11 Alta
Korber et al.  
Abril 30 2020.17 Gen S D614G - posición 23403 N/A Global Alta
Korber et al.  
Abril 30 2020.17 Gen S L5F del péptido señal N/A
Islandia, 
Estados Unidos Baja - 0,6%
Korber et al.  
Abril 30 2020.17 Gen S L8V/W del péptido señal N/A Hong Kong En crecimiento 
Korber et al.  
Abril 30 2020.17 Gen S H49Y S1 N-terminal China Baja
Korber et al.  
Abril 30 2020.17 Gen S Y145H/del S1 N-terminal Europa Baja
Korber et al.  
Abril 30 2020.17 Gen S Q239K S1 N-terminal Europa Baja
Korber et al.  
Abril 30 2020.17 Gen S V367F Dominio RBD
Europa y 
Hong Kong Baja
Korber et al.  
Abril 30 2020.17 Gen S G476S
Dominio RBD y la unión al 
dominio de peptidasa de ACE2 Estados Unidos Baja
Korber et al.  
Abril 30 2020.17 Gen S V483A Dominio RBD Estados Unidos Baja
Korber et al.  
Abril 30 2020.17 Gen S
A831V en péptido de 
fusión potencial en S2 N/A Islandia Baja - 0,4%
Korber et al.  
Abril 30 2020.17 Gen S
D839Y/N/E en 
subunidad S2 N/A Europa Baja - 0,4%
Korber et al.  
Abril 30 2020.17 Gen S  
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ORF7a serían inactivadas por las deleciones.16 Entonces, similar 
al artículo de Holland et al se tiene en consideración la necesidad 
de estudiar más sobre las deleciones en los genes accesorios del 
SARS-CoV-2, ya que muy pocos han sido reportados y sería de 
interés  trabajar en esto para dilucidar posibles implicaciones 
clínicas y terapéuticas. 
En los últimos estudios y datos recolectados, se han encontrado 
otras mutaciones, especialmente en el gen S, que han ido pro-
pagándose rápidamente en diferentes países. Dentro de estas se 
identificó	la	mutación	D614G,	donde	ocurre	un	cambio	de	base	
de G a A en la posición 23403 en la cepa de referencia de Wuhan 
de este gen, a principios de marzo, en Europa.17 La nueva forma, 
G614, se encontró que estaba aumentando a un ritmo alarmante 
durante	todo	marzo	en	Europa,	con	una	extensión	geográfica	cada	
vez más amplia, mientras que D614, como se conocía previamen-
te, fue la forma local dominante al principio de la pandemia.17 
Así, se evidenció que en cualquier parte que el G614 ingresó a 
una población, se produjo un rápido aumento en su frecuencia, y 
en muchos casos G614 se convirtió en la forma local dominante 
en cuestión de pocas semanas. Lo mismo se observó en América 
del Norte, y Australia. Islandia es la única excepción al patrón, 
ya que parece haber comenzado con la forma G614, pero con un 
aumento transitorio en la forma D614 que persistió a un nivel 
bajo constante. Las muestras asiáticas estuvieron completamente 
dominadas por la forma original de Wuhan D614 hasta mediados 
de marzo, pero después, en países asiáticos fuera de China la forma 
G614 estaba claramente establecida y en expansión. América del 
Sur y África siguen escasamente muestreadas. De esta manera, es 
posible que el G614 se haya originado en China o en Europa, ya 
que	estaba	presente	en	ambos	lugares	a	fines	de	enero.17 
En el reciente estudio de Korber et al, se plantea que los viajeros 
dispersaron las variantes de G614 a nivel mundial, y probablemen-
te habrían introducido y reintroducido en diferentes ubicaciones, 
lo que explicaría su rápida propagación.18 Adicionalmente, se ha 
encontrado que la forma D614 está incrustada en un epítopo de an-
ticuerpo inmunodominante, por lo cual podría conferir resistencia 
a las respuestas protectoras de anticuerpos dirigidos en personas 
infectadas, haciéndolos más susceptibles a la reinfección con la 
nueva forma del virus G614.17 Por otro lado, se predice que esta 
mutación desestabilizará las interacciones de la subunidad S1-S2 
lo que puede tener consecuencias directas para la infectividad del 
virus. Este aumento de la infectividad sería consistente con la 
rápida propagación, y también la asociación de una mayor carga 
viral en G614 ya que se evidenció que quienes tenían esta forma 
tuvieron menos rondas de PCR requeridas para su detección,17 y 
niveles más altos de ácido nucleico viral en el tracto respiratorio 
superior. Sin embargo, no se encuentra evidencia del impacto de 
G614 en la gravedad de la enfermedad, pues no se correlacionó 
significativamente	con	el	estado	de	hospitalización.	No	obstante,	
se ha informado una relación con tasas de mortalidad más altas, 
aunque se encuentra como limitación en este tipo de análisis la 
disponibilidad de pruebas y atención en diferentes países.18
Por otra parte, se ha encontrado que la variante G614 es sensible 
a la neutralización por sueros policlonales convalecientes, lo cual 
es alentador en términos de intervenciones inmunes, pero será 
importante determinar si las formas D614 y G614 de SARS-CoV-2 
son diferencialmente sensibles a la neutralización por anticuerpos 
inducidos por la vacuna o por anticuerpos producidos en respuesta 
a la infección con cualquiera de las formas del virus. Además, si 
la variante G614 es de hecho más infecciosa que la forma D614, 
puede requerir niveles de anticuerpos más altos para la protección 
mediante vacunas o terapias con anticuerpos.18 De esta manera, se 
requiere continuar comprendiendo estos cambios genéticos para 
el desarrollo de tratamientos.
Otras mutaciones en el gen S que también se han ido incrementan-
do en frecuencia a nivel mundial, son L8V en Hong Kong, pero 
se requiere de más estudios.17 L5F se ha encontrado en Islandia 
y	Estados	Unidos	que	 tiende	a	persistir	 cuando	surge,	 aunque	
se ha encontrado solamente en aproximadamente el 0,6% de la 
muestra global hasta abril.17 En cuanto a V367F, G476S y V483A 
dentro del dominio RBD, se encontró que sólo G476S, que se 
evidenció	en	Estados	Unidos,	ocurre	directamente	en	la	interfaz	
de unión de RBD y el dominio de peptidasa de ACE2, lo cual 
podría intervenir con la entrada del virus.16 Sin embargo, estos 
parecen estar disminuyendo en frecuencia global.17
H49Y,	Y145H/del,	y	Q239K	en	el	dominio	S1	N-terminal,	aún	
no se han caracterizado bien funcionalmente debido a que no se 
conoce con exactitud la función de este dominio, y parecen estar 
disminuyendo en frecuencia general en diferentes países, aunque 
K239	predomina	en	los	Países	Bajos.17 Por otra parte, A831V y 
D839Y/N/E	en	el	péptido	de	fusión	de	la	proteína	S,	se	mantienen	
en aproximadamente 0,4% de la muestra global hasta abril.17 
A831V se encuentra solo en Islandia y se ha mantenido estable 
a	lo	largo	del	 tiempo,	mientras	que	D839	se	ha	encontrado	en	
distintos países de Europa.17 También, la mutación recurrente en 
la	posición	21575	se	ha	identificado	con	una	señal	fuerte,	y	fre-
cuente, siendo de importancia dado que la proteína S es conocida 
por ser mediadora de la entrada a la célula huésped.12
Finalmente,	se	identificó	que	P1263L,	cerca	del	final	de	la	cola	
citoplasmática de la proteína S, se encuentra principalmente en 
Reino	Unido	y	Australia,	y	ha	mantenido	su	frecuencia	tanto	a	
nivel mundial como local. Adicionalmente, se encontraron evi-
dencia de recombinación entre conjuntos de muestras regionales, 
por lo cual indicaría entrecruzamiento entre cepas pandémicas del 
SARS-CoV-2. De esta manera, si estos entrecruzamientos están 
ocurriendo, las coinfecciones podrían estar sucediendo antes de 
la respuesta inmune adaptativa, o junto con la reinfección después 
de que la infección inicial estimuló una respuesta. Esto podría 
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ser más común en comunidades con prácticas menos rigurosas 
o en regiones donde se esté dando la infección con formas más 
resistentes de los virus. Además, la recombinación le permite al 
virus reunir múltiples mutaciones.17 Por lo tanto, se considera 
que estas mutaciones y las recombinaciones que pueda tener el 
virus son importantes tenerlas en cuenta, debido a la terapia de 
vacunas y anticuerpos que se están desarrollando, además es 
fundamental comprender la evolución del virus para determinar 
opciones que permitan el control de la propagación y resurgi-
miento de la pandemia.
CONCLUSIONES
El SARS-CoV-2 es un virus emergente que ha ocasionado una 
alta mortalidad, además de un estrés económico sustancial a 
nivel mundial. Esto ha llevado a un surgimiento de trabajos de 
investigación	en	muchos	países	con	el	fin	de	integrar	el	cono-
cimiento del genoma de este virus. En esta revisión se intentó 
dilucidar	e	 identificar	 las	mutaciones	más	estudiadas	ubicadas	
en los genes ORF1ab, ORF7a y S, a lo largo de su evolución y 
sus posibles implicaciones clínicas. Se pudo encontrar que este 
nuevo virus sí ha tenido diversos cambios genéticos en diferentes 
áreas	geográficas,	en	comparación	con	la	cepa	inicial	de	Wuhan,	
los cuales han ido aumentando en frecuencia. Adicionalmente, 
es importante continuar monitoreando los cambios genéticos del 
SARS-CoV-2 para conocer su efecto en las terapias y vacunas a 
utilizar. Finalmente, se recomienda continuar con más estudios 
e investigaciones del genoma del virus a medida que progresa 
la pandemia, y ampliar la búsqueda en diferentes países como 
América del Sur y África ya que hay escasos datos al respecto.
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